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ティブな web アプリケーション iDEP(http://bioinformatics.sdstate.edu/idep/)があり、発現変動
遺伝子(DEG)やパスウェイについてグラフィカルに調べることが可能である。 
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図 1 パイプラインの流れ 
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IDEP, DESeq2, clu● terProlller etc . 
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 RNA-seq 解析パイプラインツール ikra の開発と、データベース上の様々なデータを元にした ikra
の動作確認・解析の２軸で研究を行なった。 
 開発・解析に際して、個人所有の PCでは、メモリやストレージなどに限界がある。そのため、クラ






















図 2 パイプライン「ikra」のロゴ  
図 3 DBCLS 
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